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< FRl > CDR1 < PR2 > CDR2 

1.33 EVQLVESGGGLVQPGGSLRLSCAASGFTFS SHYMS WFRQAPGKEREFVA AITSSSRTYYTESVKG 
3.14 AVQLVESGGGLVQPGGSLRLSCAASGFTFS SHYMS WFRQAPGKEREFVA AITSSSRTYYTESVKG 

2.34 QVKLEESGGGLVQPGDSLRLSCAASGFTFS SHYMS WFRQAPGKEREFVA AITSSSRTYYTESVKG 
1.4 EVQLVES GGGLVQ AGGS LRLS CAASGRTF S NYVMG WFRQAPGKERDFW GIGRSGGDNTYYADSVKG 
Ia9 QVQLVESGGGLVQAGGSLRLSCAASGRTFS NYVMG WFRQAPGKERDFW GIGRSGGDNTYYADSVKG 

2.20 EVQLVESGGGLVQAGGS LRLS CAASGRS FS SYAMA WFRQAPGKEREFVA AI S WGGGSTYYAVS VKG 
IllaS EVQLVESGGGLVQAGGS LRLS CAASGRS FS SYAMA WFRQAPGKEREFVA AIS WGGGSTYYAVS VKG 
Ia26 QVQIjQESGGGSVQAGGSLKLS CAASGRGFS RYAMG WFRQAPGQDREFVA TISWTNSTDYADSVKG 
IIIa42 EVQLVESGGGSVQAGGSLKLS CAASGRS FS TYAMG WFRQAPGQDREFVA TISWTDSTDYADSVKG 
Ia33 QVQLQESGGGSVQAGGSLKLSCTASGRRFS TYAVG WFRQAPGQDREFVA TISWTNSTDYADSVKG 
3.1 EVQLVESGGGSVQAGGSLKLS CTASGRRFS TYAVG WFRQAPGQDREFVA TISWTNSTDYADSVKG 
Ial QVQLQESGGGLVQAGGSLLLSCAASGRTFS SYAMG WFRQAPGKEREFVA AINWSGGSTSYADSVKG 
Ia21 QVQLQESGGGLVQAGGSLLLSCAASGRTFS SYAMG WFRQAPGKEREFVA AINWSGGSTSYADSVKG 
IIIa3 QVQLQESGGGLVQAGGSLLLSCAASGRTFS SYAMG WFRQAPGKEREFVA AINWSGGSTSYADSVKG 
1.9 QVQLQE S GGGLVKAGGS LRLS CAAS GRTF S SYVMG WFRQAPGKEREFVG AIHWSGGRTYYADSVKG 
1.34 QVQLQESGGGLVQAGGSLRLS CAASGRTFS KYAMG WFRQAPGKEREFVS AISWSDGSTYYADSVKG 
IalO QVQLQESGGGLVQAGGSLRLS CAASGRTFS KYAMG WFRQAPGKEREFVS AISWSDGSTYYADSVKG 
2.6 QVQLQESGGGLVQAGGSLRLSCAASGRTFS NYAMG WFRQAPGKEREFVA AINWGGGNTYYADSVKG 
3.34 QVQLQESGGGLVQAGGSLRLSCAASGRTFS SYAIG WFRQAPGKEREFVA AI S WGGSNTYYADS VKG 

1.38 QVQLQDSGGGLVQAGDSLRLSCAASGRSFG GYAMG WFRQAPGKEREFVA AI SWSGGSTYYADSLKG 
3.32 QVQLQESGGGLVQAGGSIiRLS CAASGRTFS GYAMG WFRQAPGEEREFVA AI SWRGTSTYYGDSAKG 
4.43 QVQLQESGGGLVQAGGSLRLSCAASGRTFS GYAMG WFRQAPGEEREFVA AI SWRGTSTYYGDSAKG 
Ial 5 QVQLQDSGGGLVQAGGSLRLS CAASGGTFS SYAMG WFRQAPGKEREFVA AI GLNTY YADS VKG 
Ia7 QVQLQESGGRLVQTGGS LRLS CAASGGTFG TYALG WFRQAPGKEREFVA AI SRFGSTYYADSVKG 

3.39 QVQLQESGGGLVQTGGSLRLS CAASGRYIM G WFRQAPGKEREFVA GISRSGASTAYADSVKD 

3.40 QVKLEESGGGLVQAGGSLRLS CSASGLTFS NYAMA WFRQAPGKEREFVA TISQRGGMRHYLDSVKD 
4.22 QVKLEESGGGLVQAGGSLRLS CAASGSIFS INAMG WYRQAPGKQRELVA 

R I TGTGTG I TGAVS TNYAD S VKG 

4.11 QVKLEESGGGLVQAGDSLRLSCAASGRSFS SITMG WFRQAPGKERQFVS AINSNGNRYYADSVKG 

4.21 EVQLVESGGGLVQAGGSLRLS CAVSGRTFS SMG WFRQAPGKEREFVA TINLSGDRTDYADSVKG 
IIIa5 EVQLVESGGGLVQAGGSLRLS CTASGRTFS SYAMG WFRQTPGKEREFVA AITSSGGSTYYADSVKG 
3.18 EVQLVESGGGLVQPGGS LRLS CVASGFTFA DYAMS WVRQAPGKGLQWVS SISYNGDTTYYAESMKD 



Figure 5-1 



WO 2005/044858 



PCT/BE2003/000189 



7/9 



< FR3 > 

1.33 RFTI SRDNAKNTVYLQMNSLKSEDTAVYYCAA 
3 . 14 RFTI SRDNAKNTVYLQMNSLKSEDTAVYYCAA 

2 . 34 RFTISRDNAKNTVYLQMDSLKSEDTAVYYCAA 
1 . 4 RFT I SWDNAKNTMYLQMNS LKPEDTAVYYCAA 
Ia9 RFTI SWDNAKNTMYLQMNSLKPEDTAVYYCAA 

2.20 RFTI SRDNAKNTVYLQMNSLKPEDTARYYCAA 
IIIa6 RFTI SRDNAKNTVYLQMNSLKPEDTARYYCAA 
Ia2 6 RFAI SRDNAKNTAYLQMNS LKPEDTAVYYCAA 
IIIa42 RFT I SRDNAKNTGYLQMNS LKP EDTAVYYCAA 
Ia33 RFT I SRDNAKNTGYLQMNS LKPEDTSVYVCAA 

3 . 1 RFT I SRDNAKNTGYLQMNS LKPEDTSVYVCAA 

1 al RFTI SRDNTKNTVYLQMNSLKPEDTAAFYCAA 
Ia2 1 RFTISKDNTKNTVYLQMNSLKPEDTAAFYCAA 
IIIa3 RFTI SRDNTKNTVYLQMNSLKPEDTAAFYCAA 
1 . 9 RFTISSDNAKNTLYLQMNSLKPEDTAVYYCAA 

1.34 RFTI S RDNAKNTVYLQ VNS LKPEDTAVYYCAA 
IalO RFTI SRDNAKNTVYLQ VNS LKPEDTAVYYCAA 

2 . 6 RFTI SRDNAKNTVYLQ MNSLKP EDTAVYYCAA 
3.34 RFTI SRDNAKNTVYLQMNS LKPEDTAVYYCAA 

1.38 RFTI SRDNAKNTVYLQMNS LKP EDTALYYCAA 
3.32 RFTI SRDNAKNTVYLQMNS LKPEDTAVYYCAA 
4.43 RFTI SRDNAKNTVYLQMNS LKP EDTAVYYCAA 
Ial5 RFT I S RDNAKNTVYLQMNS LKPEDTAVYYCAA 
Ia7 RFTI SRDNANNTVYLEMNS LKPEDTAVYYCAA 

3.39 RFT I SRDS ALNTVYLQMNS LKAEDTAVYFCAA 

3.40 RFT I SRDNAKNTVYLQ MNSLKPDDTAVYYCAA 
4.22 RFTI SRDNARNTVYLQMNS LKPEDTAVYYCAA 

4 . 11 RFT I SRDNAKNTVYLQMNS LKPEDTAVYYCAA 

4.21 RFTISRDNPKNTVYLQMDSLEPEDSAVYYCAG 
IIIa5 RFTISRDNAKSTMYLQMDSLMLDDTSVYYCAA 
3.18 RFTI SRDNAKNTLYLQMNSLKSEDTAVYY CAS 
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